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論文内容の要旨
主要組織適合性複合体 class IIB（major histocom-
patibility complex，MHC class IIB，IIB）は，微生物
などに由来する外来性抗原由来のペプチド断片を提示し
てヘルパーＴ細胞を活性化し，B細胞による抗体産生を
































よび Y 系の 6 系統，270 個体のニホンウズラゲノム
DNA を供試した。MhcCoja 領域の上流より，HEP21
（①），TRIM39.2（②）および BTN2（③）（以上 TRIM
領域），DBB1（④ : Class IIB領域），ならびに DMB1













（1）隣接する 2つのマーカーによるハプロタイプ : ②
& ③，③ & ④および④ & ⑤が特定のアレル以外とハプ
ロタイプを形成した割合（それぞれ 4.7%，13.1%およ





（2）3つのマーカーによるハプロタイプ : ③，④ &⑤
のハプロタイプの種類は 44種類ともっとも多く，つい
で①，② & ③のハプロタイプの種類は 20種類であり，
⑤，⑥ & ⑦のハプロタイプの種類は 8種類ともっとも
少なかった。また，Y系および B系は，他の系統に比
べて③，④ & ⑤および①，② & ③のハプロタイプの種
類が多く，逆に K系はもっとも少なかった。
（3）全 7マーカーよるハプロタイプ : 75種類のハプ
ロタイプが検出されたが，このうち 55種類は系統に特
異的なハプロタイプであった。
以上のことより HEP21 と TRIM39.2 との間（① &
②），ならびに DMB1，DMB2 および TAP2 との間
（⑤，⑥ & ⑦）に強い連鎖関係（ハプロタイプブロッ
ク）が存在することが示唆された。一方，② & ③，③
& ④および④ & ⑤は特定のアレル以外とハプロタイプ
を形成した割合が高かったため，TRIM39.2 と BTN2
との間（② &③），BTN2と DBB1の間（③ &④），な








領域内の DBB1 に検出された 6種類のハプロタイプ
（CjIIB-HT*01∼*06）をカバーするように 21個体を選
抜し，さらに詳細なハプロタイプ情報を得るため









ジョンプライマーにて，鋳型 RNA を RT-PCR 増幅し






















能的 CjIIB 配列を解析したところ，22 種類の既知
CjIIB配列および 22種類の新規 CjIIB配列の計 44種類
の配列を確認した。なお，新規 CjIIB 配列のうち 2種
類は，特定の CjIIB-HTの半数未満の個体のみで検出さ
れた。
（3）機能的 CjIIBの系統樹解析 : DBB1*02と 6種類
の類似配列（DBB1*02グループ）は，いずれも CjIIB-
HT*02に検出され，クラスターを形成した。同様に，
DGB1と 5種類の類似配列に DDB1および DEB1を加
えた計 8種類の塩基配列（DGB1 グループ），CjIIB16
と 3種類の類似配列（CjIIB16 グループ），ならびに




高い主働 CjIIB（10%以上）と 35種類の低い微働 CjIIB
（5% 以下）に大別された。各 CjIIB-HT の CjIIB 配列
数は，主働 CjIIB（1∼3種類）および微働 CjIIB（0∼
10種類）ともに大きなハプロタイプ間差を示した。
（5）機能的 CjIIB 配列の重複と共有 : CjIIB-HT*01
および *06は DGB1グループの塩基配列を 5種類およ
















また，CjIIB-HT*06 に検出された 2種の主働 CjIIB
の塩基配列は，それぞれ CjIIB-HT*01 の主働 CjIIB :
DBB1*01または CjIIB-HT*03の主働 CjIIB : DABI1L
*03の塩基配列と一致した。さらに，CjIIB-HT*01 と
CjIIB-HT*05 との間で，微働 CjIIB : DFB1 の塩基配
列が一致した。したがって，これら CjIIB-HT間でアレ
ルを共有していることが示唆された。






働 CjIIB の類似性（80∼92%，62∼88% ならびに 22∼
72%）に比べてより大きな多様性を示した。
主働 CjIIBおよび微働 CjIIBの PBRのアミノ酸残基
の組合せは，それぞれ 9種類および 21種類であった。
また，PBRの 18ヶ所各々のアミノ酸の種類を平均する
と，主働 CjIIBでは 1.5種類，微働 CjIIBでは 2.4種類
であった。さらに PBRのアミノ酸残基のうち 14ヶ所に
延べ 23種類の特異的なアミノ酸残基が確認され，その
うち 9種類は主働 CjIIBに，残りの 14種類は微働 CjIIB
に認められた。
主働 CjIIBが 1種類しか検出されなかった CjIIB-HT





主働 CjIIB が 2種類検出された CjIIB-HT*01，*03
および *06は（5）に記載したように，各々いずれか一
方の主働 CjIIB を共有していた。これらのうち DAB1
*01の PBRに 4個の特異的なアミノ酸残基が認められ
た。これら 3種類の CjIIB-HTの微働 CjIIBを比較する
と，CjIIB-HT*01および CjIIB-HT*03では特異的なア



















1）で供試した 21個体に 9個体を加えた，計 30個体
を供試した。MiSeqで決定しうるリード長は 300bp未
満と短いが，産出するリード数は 5×107に達する。そ









マー，ならびに NGS : Roche 454 GS Juniorでユニバー
サルプライマーに結合するアダプター配列などが，各々
の CjIIB由来 mRNAの PCR増幅の効率に影響してい
る（PCR バイアス）可能性がある。そこで，新たな 4
個体を供試し HiSeq 2500を用いた RNA-Seqにより決
定した全 mRNA の配列を，1）で決定した CjIIB 配列
（リファレンス）にマッピングした。その結果，供試し
た CjIIB-HT*01，*03，*04および *05の主働 CjIIBは






































した。MhcCoja 領域の 7つの DNA 多型マーカーを用
いたハプロタイプ解析により，CjIIB領域と，その上，
下流の領域との間で組換えが生じていること，各々の領
域内は連鎖不平衡状態にあることを示唆した。また，
NGSにより各 CjIIB-HTの機能的 CjIIB遺伝子は連鎖
しており，いずれも CjIIB領域近傍に存在することを
示唆した。さらに CjIIB-HTの CNVは，遺伝子座の再
編成によってもたらされたことを示唆した。CjIIBの複
雑な遺伝子構造の一端を明らかにするとともに，多重遺
伝子族の機能的遺伝子の解析法を確立した本研究の成果
は，今後のMhcCoja領域の多様性解析を一段と進展さ
せることで，家禽の抗病性育種に大いに貢献するものと
判断される。
よって，審査員一同は博士（畜産学）の学位を授与す
る価値があると判断した。
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